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Résultats	  
Conclusion	  
•  L’	  analyse	  métagénomique	  a	  permis	  d’iden@ﬁer	  d’établir	  la	  biodiversité	  de	  la	  microﬂore	  
des	  échan@llons	  de	  steak	  tartare,	  en	   	  aJeignant	   le	  genre	  bactérien	  pour	  plus	  de	  90%	  
des	  séquences.	  
•  Il	   existe	   des	   diﬀérences	  marquantes	   au	   niveau	   de	   la	  microﬂore,	   selon	   l’origine	   de	   la	  
matrice.	  	  La	  qualité	  microbiologique	  la	  plus	  élevée	  étant	  retrouvée	  en	  boucherie.	  
•  Entre	  les	  deux	  zones	  hypervariables	  de	  l’ARNr	  16S,	  la	  zone	  V1-­‐V3	  est	  un	  meilleur	  choix	  
en	  terme	  d’iden@ﬁca@on	  bactérienne.	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Le	   steak	   tartare	   est	   une	   prépara@on	   à	   base	   de	   viande	   hachée	   de	   bœuf	   crue	   assaisonnée	   et	   souvent	   addi@onnée	   de	   condiments.	   CeJe	  
prépara@on,	   très	   populaire	   en	   Belgique,	   est	   souvent	   accompagnée	   de	   frites	   ou	   étalée	   dans	   un	   sandwich.	   L’u@lisa@on	   de	   viande	   crue	   et	   la	  
composi@on	   de	   cet	   aliment	   rend	   ceJe	   prépara@on	   très	   sensible	   à	   l’altéra@on	   d’origine	   bactérienne.	   	   Une	  meilleure	   compréhension	   de	   la	  
microﬂore	  naturelle	  du	  produit	  est	  indispensable	  pour	  contrôler	  et	  comprendre	  les	  phénomènes	  d’altéra@ons.	  
•  Iden@ﬁer	   les	   popula@ons	   bactériennes	  
retrouvées	   dans	   les	   steaks	   tartare	   via	   une	  
approche	   métagénomique	   ciblée	   sur	   l’ARNr	  
16S	  aﬁn	  d’essayer	  d’évaluer	  leur	  qualité.	  
•  Comparer	  l’eﬃcacité	  de	  deux	  régions	  de	  l’ARNr	  
16S	  pour	   l’assigna@on	  taxonomique	   :	  V1-­‐V3	  et	  
V5-­‐V6.	  
•  6	   échan@llons	   de	   steak	   tartare	   ont	   été	   prélevés:	   2	   échan@llons	   de	   boucheries,	   2	  
échan@llons	  de	  restaurants	  et	  2	  échan@llons	  de	  sandwicheries.	  
•  Le	  jour	  de	  l’achat,	  les	  échan@llons	  on	  été	  analysés	  par	  microbiologie	  classique	  (ﬂore	  
lac@que,	  ﬂore	  totale	  mésophile	  et	  Pseudomonas	  spp.).	  
•  Les	  6	  échan@llons	  ont	  été	  soumis	  à	  deux	  analyses	  métagénomiques	  ciblant	  la	  région	  
V1-­‐V3	  et	  la	  région	  V5-­‐V6	  de	  l’ARNr	  16S.	  (appareil	  Roche	  GS-­‐Junior).	  
•  Les	  séquences	  ont	  été	  soumises	  à	  un	  protocole	  informa@que	  impliquant	  le	  package	  
MOTHUR	  pour	  abou@r	  à	  une	  assigna@on	  taxonomique	  la	  plus	  précise,	  suivi	  de	  BLAST	  
pour	  l’iden@ﬁca@on	  à	  l’espèce.	  
Les	   graphes	   expriment	   les	   propor@ons	   cumulées	   des	   popula@ons	   bactériennes	   dans	  
l’échan@llon.	  	  L’iden@té	  taxonomique	  est	  par	  défaut	  «genre	  espèce»	  ou	  «genre	  sp.».	  Si	  
l’iden@ﬁca@on	   ne	   peut	   aJribuer	   un	   genre,	   la	   men@on	   «unclassiﬁed»	   est	   indiquée.	  
L’analyse	   des	   popula@ons	   bactériennes	   iden@ﬁées	   dans	   les	   échan@llons	  montre	   une	  
certaine	  disparité	  au	  sein	  de	  celle-­‐ci	  en	  fonc@on	  de	  l’origine	  de	  l’échan@llon.	  
•  Les	  échan@llons	  de	  boucherie	  présentent	  un	  taux	  de	  contamina@on	  moyen	  (105-­‐106	  
ufc/g)	  mais	   avec	   une	   ﬂore	  majoritairement	   représentée	   par	   Lactobacillus	   algidus	  
suivie	  de	  loin	  par	  Photobacterium	  phosphoreum.	  
•  Les	  échan@llons	  de	  sandwicherie	  montre	  une	  microﬂore	  totale	  aérobie	  mésophile	  
moins	   dense	   (104	   ufc/g)	  mais	   avec	   une	   diversité	   bactérienne	   plus	   élevée,	  même	  
entre	  les	  deux	  échan@llons.	  	  CeJe	  diversité	  est	  le	  fruit	  d’une	  matrice	  plus	  complexe	  
(contaminants	  de	  végétaux	  comme	  Xanthomonas	  campestris	  ou	  Acinetobacter	  sp.)	  
ou	   d’une	   qualité	   moindre	   (développement	   de	   bactéries	   altérantes	   comme	  
Leuconostoc	  sp.	  et	  Pseudomonas	  sp.).	  
•  Parmi	   les	   deux	   échan@llons	   de	   restaurants,	   le	   resto_2	   présentait	   des	   problèmes	  
organolep@ques	   (aspect	   ﬁlant).	   	   Les	   2	   échan@llons	   sont	   largement	   contaminés	  
(>106	  ufc/g)	  mais	  par	  des	  popula@ons	  bactériennes	  diﬀérentes.	   	  L’échan@llon	  1	  se	  	  
dis@ngue	   du	   2	   par	   un	   proﬁl	   proche	   des	   échan@llons	   de	   boucherie	   mis	   à	   part	   la	  
présence	   de	   Pseudomonas	   sp.	   et	   de	   Brochothrix	   thermosphacta.	   L’échan@llon	   2	  
montre	   une	   diversité	   bactérienne	   plus	   élevée,	   notamment	   avec	   des	   bactéries	  
altérantes	  (Leuconostoc	  sp.	  et	  Weissella	  sp.),	  et	  en	  nombre	  suﬃsant	  pour	  expliquer	  
les	  altéra@ons	  observées).	  
La	   comparaison	   des	   deux	   zones	   d’analyse	   révèle	   que	   la	   zone	   V1-­‐V3	   de	   l’ARN	   16S	  
permet	  d’assigner	  une	  iden@ﬁca@on	  taxonomique	  précise	  jusqu’au	  genre	  pour	  plus	  de	  
90%	  des	  séquences	  contre	  85%	  dans	   le	  cas	  de	  V5-­‐V6.	   	  De	  plus,	   la	   longueur	  moyenne	  
des	   séquences	   rend	   possible	   une	   iden@ﬁca@on	   complémentaire	   via	   les	   bases	   de	  
données	  et	  l’u@lisa@on	  de	  BLAST	  jusqu’à	  l’espèce	  pour	  83%	  des	  séquences.	  
